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と 1（有る場合）で記述する二値食物網（binary food web）は，食物網の最も簡便な記述方法とし
て，これまで頻繁にもちいられてきた．実際，野外の二値食物網のカタログ（データ集）なども
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なわち，対象とする生物種（図 2の 1©～ 6©）それぞれで，複数の安定同位体試料を取得し，消費
者 1©への各餌の貢献比率 p12 および p13 を推定する場合を考える．従来型の混合モデル（SIAR:
Parnell et al., 2010）では，図 2aのように特定の消費者（たとえば 1©）のみに注目する．その上で，




図 2．従来型混合モデルと IsoWeb とのモデル構造の違い．




種 2©にとっての餌，種 4©・種 5©・種 6©を例にあげると（図 2b），式（1.2）における「種 2の安定同
















状況を考える．種 iにおいて元素 j の同位体比の観察値 Xij は，平均値 sij，分散 σ2ij の正規分
布に従うと仮定される．







m=1 piki[m]Qjki[m](ski[m]j + cjki[m])∑Mi
m=1 piki[m]Qjki[m]
ここで，ki[m]は種 iのm番目の餌種，IsoWebの主要な推定対象である piki[m] は，餌種 ki[m]
から種 iへの貢献比率である．piki[m] は貢献比率であるから，
∑Mi
m=1 piki[m] = 1を満たす．ま
た，Qjki[m]は餌種 ki[m]組織中における元素 jの濃度の実測値，ski[m]j は，餌種 ki[m]における
安定同位体比 jの期待値である．ただし，種 iが基底種（たとえば植物などの独立栄養植物）であ
る場合は，種 iはどの種も補食しない餌生物の同位体比から得られる情報は無いと考え sij = 0
とする．また，cjki[m]は，餌種 ki[m]が種 iに捕食された際の，元素 jの濃縮係数で下記のよう
に，平均値 Λj，分散 τ2j の正規分布に従うと仮定される（Post, 2002）．






同位体比では 0.8），また，分散 τ2j は，無情報の半コーシー分布にしたがうと仮定した（Gelman,
2006）．餌種から種 iへの貢献比率は合計 1となる制約をもつことから，無情報のディリクレ分
布を事前分布としてもつと仮定した．
(2.4) piki[1], . . . , piki[Mi] ∼ Dirichlet(αi1, . . . , αiMi)











精度を検証するための分析を行った（Kadoya et al., 2012）．その概要を図 3に示す．まず 1©ニッ















て示す（図 4）．このデータセットは，種数 20，結合度 0.1，サンプル数 10，データ分散 0.1の条
件で生成された（図 4a）．この事例からは，IsoWebによって推定された貢献比率が真値とよく





図 3．仮想食物網データを用いた IsoWeb の推定精度の検証の概念図．
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は，標準誤差の 2 倍値を表す．Kadoya et al.（2012）を改変．






















ことが知られている（Moore et al., 2004）．デトリタス食者は，難分解性のデトリタスを消費・
分解することでデトリタスからのエネルギーを食物網全体へ供給する機能を果たす．さらに，
デトリタス食者の種数あるいは機能群数が大きくなるほど，デトリタス分解速度が高くなると




















トリタス食者（D1，D2）と植食者（H）を捕食している．L はリター， Ph は植物プラン
クトン，Aは付着藻類を表す．このような食物網に，IsoWebを適用すると含まれるす
べての食う-食われる関係について貢献比率 pが推定される．ここで，リタ （ーL）の捕食














and McCann, 2012）（図 8）．本研究で対象としたデトリタス系は，典型的な「遅い系」に対応し
ており，本研究の結果は上記の，安定性の維持機構に関する理論的考察の妥当性を強く支持す





















































IsoWeb( binary.web, samples, mtef, q, names.list, n.chains, n.iter, n.burnin, n.thin, program,
bugs.directory, debug)
それぞれの引数については，表 1に詳しく示した．
この関数を記述したコードを Rに読み込んで，IsoWeb( )を実行することで IsoWebの推定計
算を R上で行うことができる．次に，推定計算の実際について説明する．なお，本稿執筆時で
IsoWeb( )は，R 3.1.0，WinBUGS 1.4.3，OpenBUGS 3.2.2 および JAGS 3.4.0上での動作を確
認している．
IsoWeb( )の実行例
次に Pringle and Fox-dobbs（2008）によって得られたケニアの灌木草原の食物網データを事例
に IsoWeb( )の具体的な実行方法について順をおって説明する．この食物網には，あわせて 7種




IsoWeb( ) を使う前に，この関数が依存している BUGS 実行ツールすなわち，WinBUGS
（http://www.mrc-bsu.cam.ac.uk/bugs/），OpenBUGS（http://www.openbugs.info/）あるいは









手順 2. データ（binary.web and samples）のセッティング
前節でも説明したように，IsoWebには二値食物網構造と食物網構成種の安定同位体比データ
を入力する（図 1）．二値食物網を表す行列 binary.webは，行が被食者（つまり餌）また列が捕食
者に対応する．すなわち，種 iが種 j によって捕食される場合には，binary.web[i, j] = 1，また
両者に食う-食われる関係がない場合は binary.web[i, j] = 0と定義される．たとえば，下記のよ
うにデータを読み込み，binary.webをセットすることができる．







> samples <- list(
> C = read.csv("samples C.csv", header=T, ﬁll=T),




濃縮係数が従う事前分布の期待値（式（2.3）の Λj）をmtefとして IsoWeb( )に渡す．たとえば，炭
素および窒素の安定同位体の濃縮係数としてよく使われる 0.8と 3.4（Post, 2002）を期待値とし
て与える場合は次にようになる．ここで，元素の順番は，上の samplesでリストした順番と一
致する必要があることに注意してほしい．
> mtef <- c(0.8, 3.4)
IsoWebは，生物の組織内に含まれる元素の濃度を考慮した推定も可能である（式（2.2））．組





表 1．IsoWeb( ) の引数リスト．
手順 4. IsoWeb( )の実行
まず，IsoWeb( )が定義されている.Rファイルを読み込む．
> source("IsoWeb for R2.3.R")
そのうえで，IsoWeb( )を実行する．JAGSを使う場合は，
> output<- IsoWeb(binary.web, samples, n.chains=3, n.iter=20000, n.burnin=10000, n.thin=10,
program="JAGS")




90 統計数理 第 64 巻 第 1 号 2016
要がある．WinBUGSを使う場合を下記に示した．
> output<- IsoWeb(binary.web, samples, n.chains=3, n.iter=20000, n.burnin=10000, n.thin=10,
> program="WinBUGS", bugs.directory="c:/Program Files/WinBUGS14/")





定パラメータは，p[i, j]（餌種 iから捕食者 j への貢献比率），mu[i, j]（元素 iにおける種 j の安
定同位体比の期待値），prec[i, j]（元素 iの種 j における安定同位体比の分散の逆数），tef[i, j, k]
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Quantitative description of food webs provides fundamental information to under-
stand the dynamics of populations, communities, and ecosystems. Recently, stable iso-
tope mixing models have been widely used to quantify dietary proportions of diﬀerent
food resources to a focal consumer. Here we introduce a recently developed mixing model
(IsoWeb) that quantiﬁes the structure of a whole food web from stable isotope information
of all consumers and resources in the web. Sensitivity analysis using realistic hypothetical
food webs suggests that IsoWeb is applicable to a wide variety of food webs diﬀering in the
number of species, connectance, sample size, and data variability. Moreover, it is demon-
strated that IsoWeb can deal with variation in isotopic fractionation, and can compare
the plausibility of diﬀerent topological candidates for a focal web.
Key words: Community ecology, stable isotope, food web, mixing model, MixSIR, SIAR.
